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　　摘要：为明确北方一作区马铃薯早疫病病菌不同地理群体的遗传结构，利用５对简单重复序列（ｓｉｍｐｌｅｓｅｑｕｅｎｃｅ
ｒｅｐｅａｔ，简称ＳＳＲ）引物对河北、黑龙江、辽宁、内蒙古和宁夏５个省（自治区）的７４株马铃薯早疫病病菌进行遗传多样
性分析。共检测出２６个等位基因，４５个基因型，每对引物的等位基因数为３～７个，平均为５．２个。分析结果显示，５
省（自治区）的早疫病病菌菌株群体之间相似度都很高，处于０．９００６～０．９８８９之间。相较而言，河北群体和辽宁群体
的亲缘关系较近，内蒙古群体和黑龙江群体的亲缘关系较近，宁夏群体单独为１个分支，表明ＳＳＲ基因型与菌株的地
理来源有相关性。研究还发现，在被测的４５个基因型中，仅出现１次的基因型有３７个，占８２．２％，说明群体遗传多样
性高，推测是准性生殖和人类介导的基因流动共同作用的结果。
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　　随着马铃薯成为继水稻、小麦和玉米之后的世界第四大
粮食作物，中国以占全球总种植面积的２６．３％和全球总产量
的２２．２％成为全球最大的马铃薯生产国［１］。但是，由茄链格

孢（Ａｌｔｅｒｎａｒｉａｓｏｌａｎｉ）引起的马铃薯早疫病一般可对马铃薯主
产区造成２０％～２５％的损失，严重时可达７０％～８０％［２］。马

铃薯早疫病是一种气传多循环流行性病害，其病菌对环境的

适应能力强。近年来，马铃薯早疫病在我国大多数马铃薯主

产区频繁发生和流行，严重影响着马铃薯产业的健康发

展［３］。病原菌的遗传变异和病菌的生存能力与对植物的致

病能力有关，从而会影响病害的发生与流行，进而对病害防控

产生重要影响［４］，因此，了解一个区域病原菌的群体结构对

于可持续防控病害有极为重要的理论基础作用［５］。

目前，随机扩增多态性 ＤＮＡ标记（ｒａｎｄｏｍａｍｐｌｉｆｉｅｄ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃＤＮＡ，简称 ＲＡＰＤ）、扩增片段长度多态性
（ａｍｐｌｉｆｉｅｄｆｒａｇｍｅｎｔｌｅｎｇｔｈｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ，简称 ＡＦＬＰ）、简单序
列重复区间（ｉｎｔｅｒ－ｓｉｍｐｌｅｓｅｑｕｅｎｃｅｒｅｐｅａｔ，简称ＩＳＳＲ）和简单
重复序列（ｓｉｍｐｌｅｓｅｑｕｅｎｃｅｒｅｐｅａｔ，简称ＳＳＲ）分子标记技术已
被应用于茄链格孢以及其相关种类的遗传多样性研究。

Ｓｈａｒｍａ等利用 ＲＡＰＤ标记分析了芸薹生链格孢 （Ａ．
ｂｒａｓｓｉｃｉｃｏｌａ）、芸薹链格孢（Ａ．ｂｒａｓｓｉｃａｅ）和萝卜链格孢（Ａ．
ｒａｐｈａｎｉ）等３种链格孢属真菌，发现其基因型分化和地理来
源之间存在明显的相关性［６］。张福光利用ＡＦＬＰ分子标记分
析河北马铃薯早疫病病菌的群体遗传结构，结果显示，供试群

体的遗传多样性较高，且 ＡＦＬＰ分支与地理来源和病原菌产
孢量有一定相关性［７］。ＳＳＲ是由１～６个核苷酸组成的基本
单元重复多次构成的，在大多数真核生物基因组中丰富且具

有高度多态性［８］。此外，ＳＳＲ技术可靠，需要样品量少，且简
单易操作，可产生共显性和物种特异性遗传标记，因而在群体

结构研究中十分有利［９－１０］。Ｍｅｎｇ等利用基因组文库开发了
７对ＳＳＲ分子标记，对中国的黑龙江省、河南省、云南省和福
建省茄链格孢菌群体进行遗传研究，种群遗传分析表明，病菌

遗传变异率很高，且菌群间无明显地理隔离，推测这可能是隐

藏的有性生殖和人类介导的基因流动共同作用的结果［１１］。

为明确北方一作区马铃薯早疫病病菌的遗传结构，研究

其基因型与地理来源之间的关系，本研究利用笔者所在实验

室基于全基因组序列开发出的５对具有多态性的茄链格孢基
因组微卫星分子标记，对采自河北、黑龙江、内蒙古、辽宁和宁

夏５省（自治区）的马铃薯早疫病病菌菌株进行分析，也为探
讨北方一作区马铃薯早疫病病菌近年来发生流行规律的变化

及防治提供参考。

１　材料与方法

本试验于２０１６年８—９月在河北农业大学植物保护学院
马铃薯病害研究中心完成。

１．１　试验材料
１．１．１　供试菌株　供试菌株均由笔者所在实验室于田间采
集典型发病叶片，取病健交界处后经组织分离所得。采集自

河北、黑龙江、辽宁、内蒙古和宁夏５省（自治区）的菌种共７４
株，详细信息见表１。
１．１．２　供试ＳＳＲ引物　本试验采用笔者所在实验室设计的
５对具有多态性的ＳＳＲ引物，分别是 Ａｓ－１１９３３、Ａｓ－３６２３８、
Ａｓ－３３８３６、Ａｓ－４３６２６、Ａｓ－９７２４０。５对引物通过超纯聚丙
烯酰胺凝胶电泳（ｕｌｔｒａｐｏｌｙａｃｒｙｌａｍｉｄｅｇｅｌｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ，简称
ＵＬＴＲＡＰＡＧＥ）纯化方法，正向引物 ５′端修饰 Ｆａｍ、Ｈｅｍ、
Ｔａｍｒａｄ３种荧光基团，由生工生物工程（上海）股份有限公司
合成，引物详细信息见表２。
１．２　方法
１．２．１　ＤＮＡ提取和反应体系的构建　马铃薯早疫病病菌
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表１　供试菌株信息

采集地点 编号
菌种数量

（株）

河北省 ＨＢ１－１～ＨＢ１－７ １４
ＨＢ２－１～ＨＢ２－７

黑龙江省 ＨＬＪ１－１～ＨＬＪ１－１０ １５
ＨＬＪ２－１～ＨＬＪ２－５

辽宁省 ＬＮ１－１～ＬＮ１－１５ １５
内蒙古自治区 ＮＭＧ１－１～ＮＭＧ１－２ １５

ＮＭＧ２－１～ＮＭＧ２－１０
ＮＭＧ３－１～ＮＭＧ３－３

宁夏回族自治区 ＮＸ－１～ＮＸ－１５ １５
合计 ７４

ＤＮＡ采用张福光等改良的 ＣＴＡＢ法［１２］提取。以 ｄｄＨ２Ｏ为阴
性对照，扩增反应总体系为１５μＬ：７．５μＬ２×ＴａｑＰＣＲＭａｓｔｅｒ
Ｍｉｘ，各０．１５μＬ１０μｍｏｌ／Ｌ引物，０．５μＬ模板 ＤＮＡ，６．７μＬ
ｄｄＨ２Ｏ。反应程序：９４℃２ｍｉｎ；９４℃ ３０ｓ，６５℃ ４０ｓ；７２℃
１５ｓ，共３０个循环；７２℃ １０ｍｉｎ。反应结束后，取２μＬＰＣＲ
产物经１％［１×ＴＡＥ缓冲液，ＴＡＥ由三羟甲基氨基甲烷（ｔｒｉｓ
ｂａｓｅ）、乙酸（ａｃｅｔｉｃａｃｉｄ）和乙二胺四乙酸（ＥＤＴＡ）组成］琼脂
糖凝胶电泳后，在凝胶成像系统上观察并拍照，将剩余 ＰＣＲ
产物送至生工生物工程（上海）股份有限公司检测。

１．２．２　ＳＳＲ数据分析　根据生工生物工程（上海）股份有限
公司返回的ＳＳＲ标记测序峰图，记录多态性位点，有峰标记
的记为“１”，无峰标记的记为“０”，在 Ｅｘｃｅｌ中建立“０，１”矩
阵。采用ＰＯＰＧＥＮＥＶｅｒｓｉｏｎ１．３１软件［１３］对５省（自治区）早

表２　早疫病病菌５个基因座对ＳＳＲ引物及其序列

基因座 序列（５′→３′） ５′端荧光修饰
Ａｓ－１１９３３ 上游：ＣＧＣＧＣＧＡＡＣＧＡＴＧＡＴＡＡＡＧＴ；下游：ＣＧＣＧＡＴＡＡＴＡＡＣＧＣＣＣＡＣＡＣ Ｆａｍ
Ａｓ－３６２３８ 上游：ＴＣＴＣＧＧＡＡＧＣＡＧＡＴＧＧＡＡＣＧ；下游：ＴＧＣＣＧＴＣＴＴＴＧＧＣＧＡＴＡＣＴＧ Ｔａｍｒａｄ
Ａｓ－３３８３６ 上游：ＴＧＧＡＴＡＣＣＧＣＡＣＧＣＡＡＧＡＡＴ；下游：ＣＴＧＧＡＴＣＧＧＧＴＡＧＴＧＡＡＣＣＧ Ｈｅｍ
Ａｓ－４３６２６ 上游：ＴＡＡＴＴＴＡＣＣＣＡＣＧＧＣＡＧＣＧＡ；下游：ＡＧＧＡＣＴＣＧＣＴＡＴＣＡＴＣＡＣＧＣ Ｆａｍ
Ａｓ－９７２４０ 上游：ＡＧＴＧＧＣＧＧＴＡＡＡＧＴＣＴＧＴＣＡ；下游：ＣＴＧＣＴＣＧＡＣＴＧＣＡＴＧＡＧＡＣＴ Ｈｅｍ

疫病病菌菌株的等位基因频率、Ｎｅｉｓ基因多样性指数（Ｈ）、
Ｓｈａｎｎｏｎｓ多样性指数（Ｉ）、群体间的遗传距离和遗传一致度
进行分析。

１．２．３　马铃薯早疫病病菌聚类分析　通过 ＭＥＧＡ６．０６软
件［１４］打开ＰＯＰＧＥＮＥＶｅｒｓｉｏｎ１．３２［１３］生成的ｄｇｒａｍ．ｐｌｔ聚类图
文件，对５省（自治区）群体间亲缘关系进行编辑修饰，通过
ＮＴＳＹＳｐｃ２．１［１５］的ＳＡＨＮ邻接法进行非加权配对算术平均
法（ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄｐａｉｒ－ｇｒｏｕｐｍｅｔｈｏｄｗｉｔｈａｒｉｔｈｍｅｔｉｃｍｅａｎｓ，简称
ＵＰＧＭＡ）聚类分析。

２　结果与分析

２．１　马铃薯早疫病病菌ＳＳＲ基因座等位基因频率分析
本研究利用５对ＳＳＲ引物对７４株早疫病病菌株（表１）

的基因组ＤＮＡ对应的基因座进行ＰＣＲ扩增，共检测出２６个
等位基因，平均每对引物检出５．２个等位基因。在供试的７４
个早疫病病菌菌株中，基因座 Ａｓ－１１９３３被检测出的等位基
因数最多，为７个，而基因座Ａｓ－４３６２６被检测出的等位基因
数最少，仅有３个（表３）。

等位基因频率越高，代表该等位基因是当地的优势基因

型（表３）。在２６个等位基因中，有６个为单个群体所特有
的，占全部等位基因的２３．０８％，１０个为５个群体所共有的，
占全部等位基因的３８．４６％。其中河北群体特有的等位基因
有２个，分别位于Ａｓ－１１９３３、Ａｓ－３３８３６基因座中，辽宁群体
特有的２个等位基因分别出现在Ａｓ－３３８３６、Ａｓ－９７２４０基因
座中，内蒙古群体和宁夏群体各自特有的１个等位基因均出
现在Ａｓ－３６２３８基因座中，黑龙江群体无特有等位基因（表
３）。占群体全部等位基因３８．４６％的共有等位基因频率较
高，７０％在０．５０００以上，推测这是北方一作区马铃薯早疫病
病菌共有的基因，而占全部等位基因２３．０８％的特有等位基
因可能是新变异形成的基因，将来可能会对该地区马铃薯早

疫病流行造成影响。

表３　５个微卫星基因座的等位基因频率及分布

基因座 等位基因
等位基因频率

河北 黑龙江 辽宁 内蒙古 宁夏

Ａｓ－１１９３３ １ａ ０．０７１４ ０．００００ ０．００００ ０．００００ ０．００００
２ ０．００００ ０．１３３３ ０．０６６７ ０．２０００ ０．００００
３ ０．２１４３ ０．６６６７ ０．３３３３ ０．４６６７ ０．１３３３
４ ０．１４２９ ０．００００ ０．３３３３ ０．０６６７ ０．０６６７
５ ０．０７１４ ０．１３３３ ０．００００ ０．００００ ０．００００
６ ０．２１４３ ０．００００ ０．２０００ ０．１３３３ ０．６６６７
７ ０．６４２９ ０．９３３３ ０．７３３３ ０．８６６７ ０．２６６７

Ａｓ－３３８３６ １ ０．７１４３ ０．８０００ ０．７３３３ ０．９３３３ ０．８６６７
２ａ ０．１４２９ ０．００００ ０．００００ ０．００００ ０．００００
３ ０．６４２９ ０．９３３３ ０．８６６７ ０．８６６７ ０．３３３３
４ｂ ０．００００ ０．００００ ０．０６６７ ０．００００ ０．００００
５ ０．０７１４ ０．１３３３ ０．０６６７ ０．００００ ０．１３３３

Ａｓ－３６２３８ １ｃ ０．００００ ０．００００ ０．００００ ０．０６６７ ０．００００
２ ０．５７１４ ０．７３３３ ０．８６６７ ０．８０００ ０．４６６７
３ ０．１４２９ ０．００００ ０．００００ ０．００００ ０．０６６７
４ ０．２１４３ ０．２６６７ ０．１３３３ ０．１３３３ ０．４６６７
５ｄ ０．００００ ０．００００ ０．００００ ０．００００ ０．０６６７
６ ０．５７１４ ０．５３３３ ０．６６６７ ０．６６６７ ０．００００

Ａｓ－４３６２６ １ ０．００００ ０．０６６７ ０．００００ ０．０６６７ ０．００００
２ ０．８５７１ ０．９３３３ ０．９３３３ ０．８０００ １．００００
３ ０．４２８６ ０．４０００ ０．４６６７ ０．３３３３ ０．１３３３

Ａｓ－９７２４０ １ｂ ０．００００ ０．００００ ０．０６６７ ０．００００ ０．００００
２ ０．７１４３ ０．６６６７ ０．５３３３ ０．５３３３ ０．８６６７
３ ０．１４２９ ０．２０００ ０．０６６７ ０．３３３３ ０．００００
４ ０．３５７１ ０．１３３３ ０．４０００ ０．１３３３ ０．２０００
５ ０．００００ ０．００００ ０．０６６７ ０．０６６７ ０．００００

　　注：标有“ａ”“ｂ”“ｃ”“ｄ”的分别代表河北、辽宁、内蒙古、宁夏群
体特有的等位基因。“”代表河北、黑龙江、辽宁、内蒙古、宁夏群
体共有的等位基因。等位基因对应数字表示不同片段的峰值编号。

２．２　马铃薯早疫病病菌不同区域间遗传多样性分析
由表４可知，５个早疫病病菌菌株群体的多态性基因位
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点数范围为１４～１９个，平均为１７．２个；多态性基因位点比例
范围为５３．８５％～７３．０８％，平均为６６．１６％；有效等位基因数
（Ｎｅ）在 １．２５４８～１．４００４个之间，平均为 １．３１９３个；
Ｓｈａｎｎｏｎｓ信息指数在 ０．２４７４～０．３６８５之间，平均为
０．３０６６；Ｎｅｉｓ基因多样性指数在０．１５８６～０．２４２２之间，平
均为０．１９７５。河北和辽宁群体的Ｓｈａｎｎｏｎｓ信息指数和Ｎｅｉｓ
基因多样性指数相近，黑龙江和内蒙古群体的Ｓｈａｎｎｏｎｓ信息
指数和Ｎｅｉｓ基因多样性指数相近，而宁夏群体的这２个指数
与上述４个群体相差较大。其中，尤以河北群体的 Ｓｈａｎｎｏｎｓ
信息指数和 Ｎｅｉｓ基因多样性指数最高，宁夏群体的
Ｓｈａｎｎｏｎｓ信息指数和 Ｎｅｉｓ基因多样性指数最低，说明河北
早疫病病菌菌株的遗传多样性最高，宁夏群体的遗传多样性

最低。

表４　５省（自治区）马铃薯早疫病病菌群体的遗传多样性分析结果

群体
多态性基因

位点数（个）

多态位点

比例（％）
有效等位

基因数（个）

Ｓｈａｎｎｏｎｓ
信息指数

Ｎｅｉｓ基因
多样性指数

河北　 １９ ７３．０８ １．４００４ ０．３６８５ ０．２４２２
黑龙江 １６ ６１．５４ １．２８８９ ０．２８２６ ０．１８１２
辽宁　 １９ ７３．０８ １．３４４５ ０．３２７６ ０．２１０６
内蒙古 １８ ６９．２３ １．３０８０ ０．３０６９ ０．１９４９
宁夏　 １４ ５３．８５ １．２５４８ ０．２４７４ ０．１５８６
平均 １７．２ ６６．１６ １．３１９３ ０．３０６６ ０．１９７５

２．３　马铃薯早疫病病菌不同区域间遗传分化和亲缘关系聚
类分析

通过ＰＯＰＧＥＮＥ［１３］软件对５个地区群体间的遗传关系进
行分析，其中遗传相似度越接近１，表明２个群体越相似。由
表５可见，各群体之间相似度都很高，处于０．９００６～０．９８８９
之间。其中黑龙江与内蒙古马铃薯早疫病病菌群体间遗传相

似度最大，遗传距离最小，分别为０．９８８９、０．０１１２，而宁夏与
黑龙江群体间遗传相似度最小，遗传距离最大，分别为

０．９００６、０．１０４７。

表５　５省（自治区）马铃薯早疫病病菌的遗传相似度和遗传距离

群体 河北 黑龙江 辽宁 内蒙古 宁夏

河北　 ０．９７０７ ０．９８３９ ０．９７４２ ０．９４８４
黑龙江 ０．０２９７ ０．９７５３ ０．９８８９ ０．９００６
辽宁　 ０．０１６３ ０．０２５０ ０．９８２０ ０．９１２４
内蒙古 ０．０２６１ ０．０１１２ ０．０１８１ ０．９０２２
宁夏　 ０．０５３０ ０．１０４７ ０．０９１７ ０．１０２９

　　注：对角线上方数据为遗传相似度，对角线下方数据为遗传距离。

　　通过ＭＥＧＡ软件［１４］对５省（自治区）群体遗传距离进行
ＵＰＧＭＡ聚类，图１结果显示，５省（自治区）马铃薯早疫病病
菌群体可以分为３类，其中黑龙江菌株和内蒙古菌株聚为１
个小分支，辽宁菌株与河北菌株聚为１个小分支，宁夏菌株单
独为１个分支。从地理位置上来看，黑龙江与内蒙古菌株采
集地点相邻，属于东北区域，辽宁与河北菌株采集地点相邻，

属于华北区域，而宁夏属于西北区域，距离东北、华北两大地

域较远，这显示群体遗传距离与地理距离相符合。

２．４　马铃薯早疫病病菌微卫星聚类分析
用生物学统计软件 ＮＴＳＹＳｐｃ２．１［１５］进行分析，结果显

示，２６个等位基因组合共检测到４５个基因型。其中河北检
测到１３个基因型，内蒙古和黑龙江分别检测到１２个基因型，

辽宁检测到９个基因型，宁夏检测到１１个基因型。占整个群
体８２．２％的 ３７个基因型仅被检测到 １次，占整个群体
１７．８％ 的８个基因型不止在１个区域被检测到。被测群体
中最丰富的基因型①被检测到 １４次，占整个群体的
１８．９１％，分布于除宁夏外的其余４个区域，是北方一作区的
优势基因型；其次，被检测到５次的基因型②是黑龙江群体的
优势基因型，被检测到４次的基因型③是辽宁群体的优势基
因型，分别被检测到４、３次的基因型④⑤是宁夏的优势基
因型。

由树状聚类图发现，当相似系数为０．７３时，可划分为２
大类群，其中第２大类群菌株主要来自宁夏；当相似系数为
０．７６时，第１大类群可分为２个亚类群，其中第２亚群菌株
主要来自黑龙江、内蒙古，第１亚群菌株遗传多样性丰富，包
括河北、辽宁的绝大部分菌株，以及内蒙古、黑龙江的大部分

菌株，还有２株宁夏的菌株（图２）。这些结果显示，宁夏群体
与另外４省（自治区）群体的遗传距离较大，与用ＭＥＧＡ软件
对５省（自治区）群体遗传距离进行ＵＰＧＭＡ聚类分析的结果
相符。

３　讨论与结论

在群体遗传研究中，分子标记应该集可靠性、可重复性于

一体［１６－１７］，其中，ＳＳＲ分子标记满足以上要求，且样品需要量
少，简单易操作，可产生共显性和物种特异性遗传标记，因而

在群体结构研究中应用广泛［９－１０］。

在物种群体遗传结构研究中，物种与其地理来源之间的

关系一直倍受关注。Ｋａｋｖａｎ等研究发现，链格孢属链格孢
（Ａｌｔｅｒｎａｒｉａａｌｔｅｒｎａｔｅ）的基因型与其地理来源存在一定的相关
性［１８－１９］。本研究利用 ＳＳＲ分子标记对中国北方马铃薯一作
区马铃薯早疫病病菌群体进行了研究，发现５个群体间亲缘
关系与地理来源有一定的相关性，这与张福光等利用 ＡＦＬＰ
分子标记的研究结果［１２］相符。马铃薯早疫病病菌群体聚类

显示，宁夏菌株和其余４个区域菌株有差别，单独成为１个分
支，河北和辽宁群体、黑龙江和内蒙古群体的相似度高，这与

地理分布上河北与辽宁接壤，属于华北区域，黑龙江与内蒙古

菌株采集地点接壤，属于东北区域，宁夏属于西北区域，距其

余４省（自治区）较远的特点相符合。东北、华北、西北三大
区域的气候条件不同，易造成马铃薯早疫病病菌发生、遗传结

构不同，且由于马铃薯早疫病病菌分生孢子跨区域长距离传

播的能力比较低，因而易造成相邻区域间基因型更为相似的

现象。而河北、辽宁、黑龙江、内蒙古群体的遗传距离小，这可

能是种薯调运，随种薯材料在不同生产区域间传播，使其获得

广泛的基因交流的结果。西北宁夏群体与东北、华北区域马

铃薯早疫病病菌群体的遗传距离相差较大，说明宁夏马铃薯
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早疫病病菌与其他４省（自治区）早疫病病菌不同，今后可在
防治和对药剂的敏感性方面作进一步研究。

　　遗传变异是种群多样性的重要因素，目前普遍认为茄链
格孢菌是通过无性生殖繁殖的［２０］，但是无性生殖中由基因突

变、染色体变异引起的遗传变异概率是非常低的，而本研究发

现，占整个群体８２．２％的３７个基因型仅被检测到１次，说明
群体遗传多样性高，因此笔者推测，茄链格孢菌不止无性生

殖。且在一些试验中，笔者发现了茄链格孢菌菌丝融合、异核

体形成，以及细胞核融合的现象，这提示茄链格孢菌可能存在

准性生殖现象。
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播期与密度对棉花黄萎病的影响

郭志军，冯自力
（中国农业科学院棉花研究所／棉花生物学国家重点实验室，河南安阳４５５０００）

　　摘要：以中棉所５０、中棉所６０为试验材料，分别设置２个播期试验和１个密度试验，研究棉花播期和密度对黄萎
病的影响。结果表明，播期试验中不同播期处理下中棉所５０的病情指数排序为５月１５日＞５月２６日＞６月５日＞６
月１６日＞６月２６日；不同处理下中棉所５０和中棉所６０的病情指数排序均为５月１日＞５月２６日＞６月１６日；不同
密度处理下中棉所６０的病情指数排序为１１．２５万株／ｈｍ２处理＞７．５０万株／ｈｍ２处理＞１５．００万株／ｈｍ２处理＞１８．７５
万株／ｈｍ２处理＞２２．５０万株／ｈｍ２。表明推迟播期和加大播种密度均可有效减轻棉花黄萎病危害的发生。能为通过
调整播期和播种密度对棉花黄萎病进行防治提供理论依据。
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作者简介：郭志军（１９８８—），男，河南濮阳人，硕士，助理研究员，主要
从事棉花和玉米的抗病育种研究。Ｅ－ｍａｉｌ：ｈｅｑｉｎａｎｙａｎｇ＠
１６３．ｃｏｍ。

　　棉花黄萎病是一种土传真菌维管束病害，前人研究结果
表明大丽轮枝菌（ＶｅｒｔｉｃｉｌｌｉｕｍｄａｈｌｉａＫｌｅｂ．）是我国棉花黄萎
病的主要致病菌［１］。大丽轮枝菌具有寄主范围广、存活时间

长、易受寄主变化和环境影响而产生新生理小种的特点，以致

棉花黄萎病在实际生产中很难被彻底根治［２－３］。棉花黄萎病

的发生一般会导致棉花减产１０％～３０％，严重棉田减产可达
８０％以上，甚至绝收，严重威胁和阻碍着棉花生产的发展。

长期生产实践表明，选育并种植抗病品种是防治棉花黄

萎病的一种高效措施，但选育抗病品种周期较长，进展较

慢［３－４］。前人也尝试过农业防治、化学药剂防治、生物防治以

及有机肥防治等方法，虽取得了一些成效，但都有一定的局限

性，不适合在生产中大面积、长期应用［５］。目前，通过调整栽

培措施对棉花黄萎病进行防治的报道尚不多见。孙君灵等研

究发现，适当晚播会使棉花黄萎病的侵染和扩展受到抑制，黄

萎病发生较轻［６］。刘存敬认为，黄萎病病情指数并未随着播

期的改变而呈现出规律性变化［７］。本研究分别设置２个播期
试验和１个密度试验，研究播期和密度对棉花黄萎病的影响，
论证通过调整播期和种植密度对棉花黄萎病进行防治的可

行性。

１　材料与方法

１．１　试验材料
供试材料为转 Ｂｔ基因早熟常规棉品种———中棉所 ５０，

转基因抗虫常规棉品种———中棉所６０。
１．２　试验设计

２０１７年于河南省安阳市白璧镇中国农业科学院棉花研
究所试验农场东场试验基地（以下简称东场）和南场试验基

地（以下简称南场）开展播期和密度试验，试验地均为黏性土

壤，肥力较高且均匀，中等致病田。田间管理同当地常规大田

棉花生产管理。

２个播期试验和１个密度试验中，每个处理均设３个重
复，每个重复６行区，８ｍ行长，等行距０．８ｍ，田间随机区组
排列。播期试验播种密度为７．５万株／ｈｍ２，密度试验播期为
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